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Characterization of virulence-resistance plasmids carried by emerging multidrug resistant 
Salmonella Typhimurium isolated from cattle in Hokkaido, Japan 
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性病原性プラスミドであった (pYT4, accession number, 
AB723628)。120kbのプラスミドはblacMY-2プラスミドで
あり (pYT3, accession number, AB591424). blacMY-2以外
にクロラムフェニコール，テトラサイクリン，ストレプ
トマイシン，サルファ剤の 4剤に対する耐性遺伝子 (floR,
tetA (A), strA, strB, sul2)が含まれていた （図2)。pYT3
の大部分は大腸菌由来のIncA/CプラスミドpAR060302,
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図2.pYT3のマップ
内側の円はコーデイング領域を示す。薬剤耐性遺伝子を赤， IS1294トランスポザーゼを
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